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摘   要：【目的】通过研究长期不同供磷水平下根际、土体土壤中编码碱性磷酸酶基因(alkaline 
phosphatase gene, phoD)细菌群落特征、网络复杂性、群落的稳定性及其与磷酸酶活性之间的关系，

揭示供磷水平和根际效应在调控土壤有机磷矿化中的微生物学机制。【方法】选取华北平原长期

施磷的小麦-玉米轮作体系石灰性土壤为基质土壤，开展根箱试验。选取的试验处理包括 3 个供磷

水平，分别是 0、50.0、200.0 kg P/hm2 (分别表示为 P0、P50、P200)。玉米种子播种 30 d 后，采

集玉米的根际土和土体土。采用高通量测序技术分析根际和土体土壤中编码碱性磷酸酶基因

(phoD)细菌群落，探究施肥及根际效应对含 phoD 基因细菌的群落特征、网络特征的影响及其与

磷酸酶活性的关系。【结果】随着施磷量的增加，速效磷(available P, AP)和碱性磷酸酶(alkaline 
phosphatase, ALP)活性在根际、土体土壤中均显著提高，且两者呈显著正相关。phoD 基因丰度在

P0、P200 处理的根际土壤中显著高于土体土壤。含 phoD 基因细菌群落的 α 多样性在 P50 处理下

的根际土壤显著高于土体土壤。冗余分析(redundancy analysis, RDA)表明，土壤中 AP、有机磷

(organic P, Po)和全磷(total P, Pt)是影响微生物群落的主要因素。与不施磷处理(P0)相比，施磷处理

(P50、P200)下根际土壤中网络节点数和连接数降低，而土体土壤中网络节点数和连接数增加；同
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时，施磷处理含 phoD 基因细菌群落的鲁棒性(robustness)在根际土壤中显著提高，而在土体土壤

中显著降低。Mantel 检验表明，含 phoD 基因微生物群落中的优势物种在根际土壤与 AP、酸性磷

酸酶(acid phosphatase, ACP)、内聚力(cohesion)和网络的鲁棒性显著相关，在土体土壤中无显著性。

【结论】供磷水平及根际效应协同影响 phoD 基因丰度、含 phoD 基因细菌群落的 α 多样性、群落

结构、优势物种、网络的复杂性及群落的稳定性，进而影响磷酸酶活性，调控了土壤中有机磷的

矿化。 

关键词：磷肥；根际；phoD 基因；网络特征；群落稳定性  
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Abstract: [Objective] This study explored the characteristics, network complexity and 
stability of the bacterial community harboring the alkaline phosphatase gene (phoD) and the 
phosphatase activity in rhizosphere and bulk soils under long-term gradient phosphorus (P) 
fertilization, aiming to reveal the microbial mechanism of P fertilization and rhizosphere effect 
in regulating soil organic P mineralization. [Methods] The calcareous soil of wheat-maize 
rotation system with long-term gradient P application in North China Plain was selected for the 
rhizobox experiments. We designed three P fertilization levels: 0, 50, and 200 kg P/hm2 (P0, 
P50, and P200, respectively). The rhizosphere and bulk soils were collected 30 days after the 
sowing of maize seeds. High-throughput sequencing was carried out to analyze the 
phoD-harboring bacterial community, which helped reveal the effects of P gradient fertilization 
and rhizosphere effect on the community and network characteristics of phoD-harboring 
bacteria and their relationship with phosphatase activity. [Results] With the increase in P 
application, available P (AP) and alkaline phosphatase (ALP) activity increased significantly, 
which were significantly positively correlated with each other. Under P0 and P200 treatments, 
the abundance of phoD in the rhizosphere soil was significantly higher than that in the bulk 
soil. Under P50 treatment, the alpha diversity of the phoD-harboring bacterial community in 
the rhizosphere soil was significantly higher than that in the bulk soil. The redundancy analysis 
(RDA) showed that AP, organic P (Po), and total P (Pt) were the main factors affecting the 
phoD-harboring bacterial community. Compared with P0 treatment, P50 and P200 reduced the 
total nodes and edges and increased the robustness of the bacterial network in rhizosphere soil, 
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while they increased the total nodes and edges and decreased the robustness of the bacterial 
network in the bulk soil. The Mantel test showed that the dominant taxa of phoD-harboring 
bacteria were significantly correlated with AP, acid phosphatase (ACP), cohesion, and network 
robustness in rhizosphere soil, while the correlations were not significant in the bulk soil. 
[Conclusion] P gradient fertilization and rhizosphere effect co-affected the abundance of 
phoD, alpha diversity, community structure, dominant taxa, network complexity, and stability 
of phoD-harboring bacteria, which further affected phosphatase activity and consequently 
regulated the mineralization of organic P. 
Keywords: phosphorus fertilizer; rhizosphere; phoD; network characteristics; community stability 
 
 

磷素是农田系统中限制作物产量提高的重

要因素之一[1-2]，磷肥施用是保证粮食安全及农

业可持续发展的重要措施[3]。然而，集约化农田

生态系统中长期过量的磷肥投入且当季利用率

低，造成土壤中磷素的大量积累，导致土壤中全

磷含量高，其中有机磷约占土壤全磷的 40%[4-5]。

与无机磷相比，有机磷的形态组成复杂，其矿

化和利用与土壤微生物紧密相关。深入理解微

生物在有机磷矿化过程的调控作用，是高效利

用土壤累积磷的关键。 
微生物分泌的碱性磷酸酶是土壤中有机磷

矿化的重要酶类[6]。其中，phoD 是微生物编码

碱性磷酸酶的关键基因，在陆地生态系统中占

主导地位 [7]。研究表明，供磷水平显著影响含

phoD 基因细菌群落，在简育淋溶土中，随着供

磷水平的提高(0、30、60 kg P/hm2)，含 phoD
基因细菌群落的 α 多样性显著提高[8]；在石灰

性土壤中，长期适磷处理(50 kg P/hm2)提高了含

phoD 基因细菌群落的 α 多样性，而高磷处理

(200 kg P/hm2)则降低了含 phoD 基因细菌群落

的 α 多样性[9]；在黄壤中，随着供磷水平的提

高(0、50、100、150、200 kg P2O5/hm2)，含 phoD
基因细菌群落的 α 多样性不变[10]。表明供磷水

平对含 phoD 基因细菌群落的影响还和土壤类

型或其他因素有关。此外，根际是微生物分布

的热点区域，植物根系通过分泌物质形成独特

的生态位招募特定的微生物[11-12]。利用酶谱法

原位测定土壤酶活性，同时采集相应的土壤样

品，测定土壤中功能微生物的群落和丰度特征，

可以相对准确地揭示功能微生物群落结构和丰

度与酶活性之间的关系[13-15]。之前的研究发现，

在种植大豆的酸性土壤中，根际 phoD 丰度与

碱性磷酸酶的活性呈显著正相关[16]。因此，在

特定的体系下，明确供磷水平和根际效应对含

phoD 基因微生物的丰度和群落结构特征的影

响，是高效利用土壤中有机磷的基础。 
土壤微生物之间复杂的相互作用可用网络

结构表征，网络结构的复杂性会进一步影响微

生物群落的稳定性 [17]。研究表明，供磷水平

和根际效应显著影响含 phoD 细菌群落的生

态网络特征。相比施磷处理(120 kg P/hm2)，在

缺磷(0 kg P/hm2)水稻土中，含 phoD 基因细菌

群落的生态网络连接数、负相关关系增多[18]。

在长期种植玉米的黄壤中发现，相比低磷处

理(0、50 kg P2O5/hm2)，根际高磷处理(150、      
200 kg P2O5/hm2)下含phoD基因细菌群落的生态

网络拓扑系数(topological coefficient)及连接数

更高[10]。在喀斯特土壤种植玉米、苜蓿、莎草

的根箱试验中，根际含 phoD 细菌群落网络的

连接数、正相关关系显著大于土体土壤[13]。另

外，微生物网络的复杂性与群落的稳定性密切

相关[19]，有研究发现，相比于根际土壤，小麦
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土体土壤中微生物网络节点数、连接数、模块数

更高，但鲁棒性(robustness)更低，表明微生物间

复杂的相互作用可能减弱了群落的稳定性[20]。

因此，明确供磷水平及根际效应对含 phoD 基因

细菌群落的复杂性与稳定性的影响，进而探究其

对磷酸酶活性的影响，对于深入理解含 phoD 基

因细菌群落对有机磷矿化的调控作用至关重要。 
本研究以河北曲周潮土为研究对象，选取

长期不同供磷水平的土壤开展根箱试验，探究

长期不施磷、适量施磷、高磷处理下根际、土

体土壤中含 phoD 基因细菌群落的多样性、结

构、组成、网络的复杂性、群落的稳定性及其

与磷酸酶活性之间的关系，为利用生物学手段

提高磷素的利用率提供科学依据。 

1  材料与方法 
1.1  试验地概况 

根箱试验土壤采集于河北省曲周县长期定

位试验站(始于 2008 年)。当地属于暖温带大陆

性季风气候，土壤类型为石灰性土壤。试验开

始时，耕层土壤的基本理化性质为：土壤质地

为砂壤，土壤 pH 7.3，有机质 10.3 mg/kg，全

氮 0.67 g/kg，有效磷(Olsen P)[21] 7.0 mg/kg，交

换性钾 74 mg/kg。试验地为冬小麦-夏玉米轮作

体系。2008–2009 年冬小麦施磷量 0、12.5、25、
50、75 和 100 kg P/hm2，夏玉米施磷量为 0、6.25、
12.5、25、37.5 和 50 kg P/hm2。2009 年 7 月之后

调整为小麦季 0、25、50、100、200和 400 kg P/hm2，

玉米季 0、12.5、25、50、100 和 200 kg P/hm2。

所有磷肥均为过磷酸钙。每个处理有 4 个重复，

随机区组试验设计，小区面积为 43.2 m2     
(5.4 m×8 m)。播种前分别施 75 kg/hm2 尿素和  
50 kg/hm2 硫酸钾，小麦在拔节期追施 150 kg/hm2

尿素，玉米在 12 叶期追施等量尿素，不同磷肥

处理小区施用的氮肥量、钾肥量保持一致。本

研究以 2009 年 7 月以后夏玉米施磷量为基础划

分采集样品的供磷水平。 

1.2  样品采集 
土壤样品采集于 2019 年玉米 V6 期(拔节

期 ) ， 采 集 施 磷 量 为 0 (P0) 、 50 (P50) 、        
200 (P200) kg P/hm2 三个供磷水平耕层(0–20 cm)
土样，每个小区采用 S 型取样法，采集 5 个样

点混合后作为 1 个样品。新鲜土壤运回实验室

后风干，过 2 mm 筛，用作根箱试验基质土。 
1.3  试验设置 

将 3 个供磷水平(P0、P50 和 P200)基质土

壤装在根箱(25 cm×25 cm×2.3 cm)中，每个处理

设置 4 个重复。玉米品种为郑单 958。采用称

重法选取大小一致的玉米种子，用 10% H2O2

溶液消毒 30 min 后，浸泡于通气的饱和 CaSO4

中 48 h，取出后放置在湿润的滤纸盘中，避光

催芽 72 h 后播种，每个根箱种植 1 颗玉米种子，

于日光温室中进行培养。根箱保持 45°倾斜使根

系沿下板生长(贴壁生长)，方便采集根际土壤和

土体土壤。试验过程中每天采用称重法浇水，

保证土壤水分含量为田间最大持水量的 60%。 
1.4  根箱试验土壤样品采集及指标测定 
1.4.1  土壤样品采集 

参考 Ma 等[22]和刘玉槐等[23]在玉米、水稻

中区分根际和土体的方法，认定离根 2–3 mm 区

域为根际微生物活动的热点区域，并定义为根际

土，其余为土体土。玉米生长 30 d 后，打开根

箱侧壁，用消毒后的镊子和刀片采集根际土和土

体土，避免交叉污染。将采集的土样分为两部分，

其中一部分风干过筛后用于化学性质和酶活性

的测定；另一部分土样保存于–80 ℃，用于后

续微生物功能基因的定量和高通量测序。 
1.4.2  土壤化学性质及磷酸酶测定 

将土壤样品风干，过 1 mm 筛用于土壤化

学性质[包括速效磷(available P, AP)、全氮(total 
N, TN)、Po、Pt]的测定，过 0.25 mm 筛用作土
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壤有机碳(soil organic carbon, SOC)的测定。AP
用 0.5 mol/L NaHCO3 (pH 8.5)浸提后，用钼锑抗

比色法测定[21]；Pt 用硫酸-高氯酸消煮，钼锑抗

比色法测定；Po 用灼烧法测定[24]；土壤 TN 用

改进克氏法和外加热法测定，土壤 SOC 用重铬

酸钾容量法-外加热法滴定。参考 Tabatabai[25]

描述的方法，通过测定对硝基苯基磷酸盐

(PNPP)的释放量来估算土壤酸性磷酸酶 (acid 
phosphatase, ACP)和碱性磷酸酶活性 (alkaline 
phosphatase, ALP)活性。 
1.4.3  土壤 DNA 抽提及 phoD 基因荧光定量

PCR 分析 
称取0.5 g新鲜土壤样品，采用FastDNA® Spin 

Kit (MP Biomedicals)试剂盒提取土壤 DNA，用

1%的琼脂糖凝胶电泳检验提取的 DNA 质量，

使用 NanoPhotometer 检测 DNA 的浓度和纯度，

放入–20 ℃冰箱用于后续分析。 
使用 ABI 7500 Cycle 实时荧光定量系统

(Applied Biosystems)定量分析 phoD 基因的丰度。

用于 phoD 基因 qPCR 的引物分别为 ALPS-F730 
(5′-CAGTGGGACGACCACGAGGT-3′)和 ALPS- 
1101 (5′-GAGGCCGATCGGCATGTCG-3′)[7,26]，

扩增片段大小为 371 bp。每个 qPCR 反应体系

为 20 μL，包括 2 μL 总 DNA 模板，10 μL SYBR 
Premix Ex TaqTM，0.8 μL 正向引物，0.8 μL 反向

引物，0.4 μL ROX Reference Dye Ⅱ (50×)和 6 μL
灭菌水(ddH2O)。qPCR 反应条件为 95 ℃ 30 s，
其后 40个循环的反应条件为 95 ℃ 5 s，60 ℃ 34 s。
将扩增的 phoD 基因片段连接在载体上克隆，测

序验证后选取质粒作为标准品，之后用 ddH2O
进行连续 10 倍的稀释制作标准曲线。phoD 基因

扩增的效率为 95%–110%，R2 为 0.994–0.998。 
1.4.4  Illumina MiSeq 测序 

使用 Illumina MiSeq 平台对引物 ALPS-F730、
ALPS-1101 扩增的 PCR 产物进行双端测序，利

用 Trimmomatic 软件对原始测序序列质控。利用

DADA2 对优化序列进行序列降噪，获得扩增子

序列变体(amplicon sequence variant, ASV)。利用

RDP Classifier (ribosomal database project)为每个

ASV 序列代表序列分类注释。原始序列已保存在

NCBI 数据库中，登记号为 PRJNA890879。 
1.5  数据处理 

采用单因素方差分析分别计算根际、土体

土壤在不同供磷水平下土壤化学性质(SOC、

TN、TP、Po、AP)、ACP、ALP、phoD 基因拷

贝数、微生物群落组成的相对丰度和 α 多样性

的显著性；同时，用对照样本 t 检验比较根际

和土体土壤相应指标的显著性差异，在 5%水平

上利用 Duncan 检验比较。统计分析基于 SPSS 
(version 20)和 R 软件(3.3.1 版本)。基于 ASV 丰

度矩阵，利用 R 软件的“Vegan”包计算 α 多样性

数据，包括 phoD 的丰富度(ASV number)和香农

指数(Shannon)。在 ASV 水平上基于 Bray-Curtis
距离进行含 phoD 基因的群落结构的主坐标分

析(principal coordinate analysis, PCoA)。利用

“Vegan”包，在细菌的 ASV 水平上进行冗余分

析(redundancy analysis, RDA)，研究土壤化学性

质与含 phoD 基因的群落结构之间的关系。 
筛选出相对丰度大于 0.01%的 ASV 在根

际、土体土壤中 3 个供磷水平下构建网络，并

用 SparCC 计算相关系数，筛选出 |R|>0.65，
P<0.05 的数据进行网络构建，并在 Gephi 中可

视化。计算网络的拓扑参数，包括节点数、连

接数、模块化、平均聚类系数(average clustering 
coefficient)、平均路径长度(average path length)
等。此外，用内聚力(cohesion)可以计算微生物

群落中的连通性[27]。模拟随机去除微生物网络

50%节点后，计算剩余分类群的比例，用鲁棒

性指数来表示微生物群落的稳定性[28]。 

将相对丰度大于 1%的物种定义为优势物
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种，利用 Spearman 分析磷酸酶活性与土壤化学

性质之间的相关性，利用 Mantel 检验分析含

phoD 基因细菌的优势物种与 ACP、ALP 活性、

土壤化学性质、内聚力(正负 cohesion 比)、鲁棒

性指数的相关性。以 R 中的“Vegan” “plspm”包
构建偏最小二乘路径模型 (artial least squares 
path model, PLS-PM)，明确供磷水平、土壤化学

性质、含 phoD 细菌群落结构、内聚力、网络稳

定性与磷酸酶活性之间的关系。其中，以 PCoA
分析的第一主成分(PC1)、第二主成分(PC2)作为

含 phoD 细菌群落结构的指标，内聚力以正负

cohesion比值代表，鲁棒性指数代表网络稳定性。 

2  结果与分析 

2.1  供磷水平和根际效应对土壤化学性质

及磷酸酶活性的影响 
随着施磷量的增加，AP 和 Pt 呈显著增加的

趋势，Po 呈先不变后显著增加的趋势；TN 随供

磷水平的增加，先增加后不变；SOC 在不同磷

水平下无显著性变化(表 1)。随着施磷量增加，

ALP 呈现先不变后显著增加的趋势，土体土壤

中 ALP 显著高于根际土壤(图 1A)。ACP 在不同

磷水平下无显著性差异，根际土壤中 ACP 活性

高于土体土壤(图 1B)。 
 
表 1  不同磷水平下根际、土体的化学性质 
Table 1  Soil properties under different P fertilization rates 
Soil type P level SOC (g/kg) TN (mg/kg) AP (mg/kg) Po (mg/kg) Pt (mg/kg) 
Rhizosphere soil P0 9.94±1.46a 0.97±0.01b 1.75±0.96c 131.99±34.15ab 531.58±20.66c 
 P50 9.61±0.46a 1.03±0.02a 29.31±1.79b 71.21±13.75b 890.08±52.14b 
 P200 9.69±0.80a 1.05±0.02a 45.19±2.83a 238.78±83.06a 1 954.42±331.87a 
Bulk soil P0 9.34±0.49a 0.95±0.01b 1.63±1.12c 138.21±31.20b 578.00±50.43c 

P50 9.85±0.69a 1.02±0.06a 29.16±2.01b 161.46±12.93b 877.28±47.27b 
P200 10.24±0.91a 1.05±0.03a 48.57±4.10a 227.01±15.25a 2052.97±81.98a 

Values are means±SD of four replicates. Different lower case letters in the same column indicate significant differences 
between samples (P<0.05). Abbreviations: P0, P50 and P200 represent 0, 50 and 200 kg P/hm2, respectively. 

 

 
 
图 1  不同磷水平下根际、土体土壤碱性(A)、酸性(B)磷酸酶活性 
Figure 1  Alkaline phosphatase (ALP) activity (A), acid phosphatase (ACP) activity (B) in rhizosphere and bulk 
soils treated with different P fertilizations. Different lower case letters denote significantly different on P<0.05. 
The asterisks in each fertilizer treatment indicate significant differences between rhizosphere and bulk soils at ** 
P<0.01 and * P<0.05. Abbreviations: P0, P50 and P200 represent 0, 50 and 200 kg P/hm2, respectively. 
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2.2  供磷水平和根际效应对含 phoD 基因

细菌的丰度和群落特征的影响 
随着供磷水平的增加，根际土壤中 phoD

拷贝数呈显著降低后升高的趋势，土体土壤中

phoD 拷贝数无显著变化(图 2A)。将高通量测序

后经过质量控制得到的序列与数据库比对注

释，用 ASV 数量和 Shannon 指数表征含 phoD
细菌群落的 α 多样性。结果表明，随着供磷水

平的增加，根际土壤中 ASV 数量和 Shannon 指

数先不变后显著降低，土体土壤中不同磷水平

下无显著变化(图 2B、2C)。不同磷水平下根际

phoD 拷贝数、ASV 数量、Shannon 指数均高于

土体(图 2A–2C)。冗余分析(RDA)结果表明，

土壤化学性质及磷酸酶活性解释了含 phoD 细

菌差异的 27.71%，RDA1 轴解释了 15.22%，

RDA2 轴解释了 12.49%。其中 TN、AP、Po、
Pt、ALP 是显著影响含 phoD 基因细菌群落的因

素(图 2D)。 
 

 
 
图 2  不同磷水平下根际、土体土壤 phoD 基因丰度(A)、ASV 数量(B)、香农指数(C)及含 phoD 基因细

菌群落与土壤因子冗余分析(D) 
Figure 2  phoD gene abundance (A), ASV number (B), Shannon index (C), and redundancy analysis of 
phoD-harboring bacterial community and soil factors (D) in rhizosphere and bulk soils treated with different 
P fertilizations. Different lower case letters denote significantly different on P<0.05. The asterisks in each 
fertilizer treatment indicate significant differences between rhizosphere and bulk soils at **: P<0.01 and *: 
P<0.05. Abbreviations: P0, P50 and P200 represent 0, 50 and 200 kg P/hm2, respectively. 
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2.3  供磷水平及根际效应对含 phoD 基因

细菌群落的网络结构的影响 
网络拓扑性质结果表明，在根际土壤中，

施磷处理(P50、P200)降低了网络节点数，减少

了网络连接数；在土体土壤中，施磷处理增加

了网络节点数及网络连接数；根际和土体土壤

P0 处理下，网络平均聚类系数最大，平均路径

长度最小，表明 P0 处理下网络连接得更加紧

密。在根际土壤 P50 处理下模块性最高，土体

土壤 P200 处理下模块性最高(图 3)。根际正负

内聚力比在 P200 处理下显著高于土体(图 4A)。
与不施磷处理 (P0)相比，施磷处理下根际含

phoD细菌群落的鲁棒性显著提高，土体含 phoD
细菌群落的鲁棒性显著降低(图 4B)。 

 

 
 
图 3  不同磷水平下根际土体含 phoD 基因微生物群落的共现网络 
Figure 3  Co-occurrence networks of phoD-harboring bacterial communities between rhizosphere and bulk 
soils under different P fertilization rates. Different colors indicate different modules. The node size is 
weighted based on node degree. Edges represent significant Spearman correlations (|R|>0.65 and P<0.01). 
The red and blue links represent negative and positive correlations, respectively. Abbreviations: P0, P50 and 
P200 represent 0, 50 and 200 kg P/hm2, respectively. 
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图 4  不同磷水平下根际土体正负内聚力比(A)及网络鲁棒性(B) 
Figure 4  Positive/Negative cohesion (A) indexes and robustness (B) for different P fertilization rates 
between rhizosphere and bulk soils. Different lower case letters denote significantly different on P<0.05. The 
asterisks in each fertilizer treatment indicate significant differences between rhizosphere and bulk soils at ***: 
P<0.001, **: P<0.01 and *: P<0.05. Abbreviations: P0, P50 and P200 represent 0, 50 and 200 kg P/hm2, 
respectively. 
 
2.4  含 phoD基因细菌群落的优势物种组成

及其与土壤化学性质、网络特征及磷酸酶活

性的相关性 
含 phoD 基因细菌群落的优势物种分别是

中间根瘤菌(Mesorhizobium sp.)、苜蓿中华根瘤

菌 (Sinorhizobium meliloti) 、 斯 科 尔 曼 氏 菌

(Skermanella pratensis)、Bradyrhizobium lablabi、
施氏假单胞菌(Pseudomonas stutzeri)和格木慢生

根瘤菌(Bradyrhizobium erythrophlei) (图 5A–5F)，
均从属于变形菌门(Proteobacteria)。供磷水平显

著影响根际和土体土壤中优势类群种水平的

相对丰度，其中 Mesorhizobium sp.在根际 P0
处理下显著高于 P50 和 P200 处理，而在土体

则无显著差异(图 5A)。Sinorhizobium meliloti
在根际无显著性差异，在土体 P200 处理最高、

P50 处理下最低(图 5B)。Skermanella pratensis、
Bradyrhizobium lablabi 和 Pseudomonas stutzeri
在根际和土体的各处理中无显著差异(图 5C–5E)。
Bradyrhizobium erythrophlei 在根际 P200 处理在

最高，在 P0 处理下相对丰度最低，而在土体的

3 个处理下无显著性差异(图 5F)。Mantel 分析

表明，优势物种在根际土壤中与 AP、ACP、内

聚力、网络鲁棒性具有显著相关性，而在土体

土壤中无显著相关。Spearman 相关性分析表明，

在根际土壤中，ALP 与 TN、AP、Pt 具有显著

相关性；网络鲁棒性与 TN、AP、Pt、ACP 之

间具有显著相关性(图 5G)；而在土体土壤中，

ALP 与 AP、Po、Po 具有显著相关性；网络鲁棒

性与 TN、AP、Pt、ACP 之间无显著相关(图 5H)。 

2.5  供磷水平和根际效应对含 phoD 基因

细菌群落特征的影响及其对磷酸酶活性的

调控作用 
偏最小二乘模型阐明了根际、土体土壤中

不同供磷水平下土壤化学性质及含 phoD 基因

细菌群落特征、网络特征及磷酸酶之间的关系。

在根际土壤中，施磷显著影响了 AP 和 TN，进

而对网络的鲁棒性及磷酸酶活性产生显著正效

应；而群落结构、内聚力对磷酸酶活性分别产

生显著的负效应和正效应(图 6A)。在土体土壤

中，施磷显著影响了 AP、TN 和 Pt，进而影响 
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图 5  不同供磷水平下优势物种的相对丰度(A–F)和根际(G)土体(H)优势物种、土壤化学性质、磷酸酶

与网络复杂性及鲁棒性之间的相关性 
Figure 5  The relative abundance of phoD-harboring bacterial with different phosphorus fertilization rates 
(A‒F). Correlations of the dominant taxon of phoD-harboring bacteria with soil properties, phosphatase 
activity, cohesion and robustness in rhizosphere (G) and bulk soils (H) under different P fertilization rates. 
Edge width corresponds to the Mantel’s r value, and the edge colour denotes the statistical significance. 
Pairwise correlations of these variables are shown with a colour gradient denoting Spearman’s correlation 
coefficients. The asterisks in each fertilizer treatment indicate significant differences between rhizosphere and 
bulk soils at ***. *: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001. Abbreviations: P0, P50 and P200 represent 0, 50 and 
200 kg P/hm2, respectively. 
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图 6  不同供磷水平下根际(A)、土体(B)土壤化学性质与含 phoD 细菌群落的 α 多样性、群落结构及网

络特征、磷酸酶活性之间关系的偏最小二乘路径模型 
Figure 6  The partial least squares path model of the influences for different P fertilization rates on the 
correlationships among soil properties (including SOC, TN, AP, Pt, Po), and community structure (including 
PC1, PC2), networks structure (including cohesion and robustness), phosphatase (including ALP and ACP) in 
rhizosphere (A) and bulk soils (B). The width of the arrow indicates the strength of the causal effect. The red 
and blue arrows indicate the positive and negative relationships between the indicators. The number above 
the arrow indicates the path coefficient. ***, ** and * represent significant path. 
 
了内聚力及网络鲁棒性，同时群落结构对网络

鲁棒性产生显著正效应，进而影响磷酸酶活性

(图 6B)。 

3  讨论 
3.1  供磷水平与根际效应对含 phoD 基因

细菌群落特征的影响 
之前的研究发现，在喀斯特土壤和水稻土

中土壤 AP 含量与 ALP 活性呈显著正相关[18,29]，

与我们的研究结果一致(表 1，图 1)，表明 ALP
促进了有机磷矿化，土壤中的 AP 增加。但也

有研究表明，磷肥施用会抑制 ALP 的分泌[30]，

原因是长期施肥导致土壤 pH 的降低，且施用

无机肥通常会降低 ALP 的活性。研究还发现施

用磷肥对 ALP 无显著影响[6]，表明土壤中 AP
与 ALP 之间的关系是复杂的，ALP 的分泌还可
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能受到其他因素的影响，如土壤类型、施肥方

式等。 
之前的研究发现根际效应能够促进含

phoD 基因细菌群落的生长，这与根系分泌物能

够刺激微生物的繁殖生长密切相关[18]。但同时

受到供磷水平的调控，研究表明，具有较低 AP
含量的根际环境有利于特定的含 phoD 细菌的

生长和繁殖[31]，这也是本研究中低磷条件下，

phoD 丰度显著升高的原因之一。本研究还发现

AP、Po 和 Pt 含量随供磷水平的提高显著提高

(表 1)，并且是影响含 phoD 基因细菌群落的主

要因素(图 2D)，与之前的研究结果一致[8,18,32]。

原因可能是 Po 和 AP 分别作为磷酸酶作用的底

物及最终产物，其浓度可能会通过对 phoD 群落

组成的影响来调节磷酸酶的分泌[33]。本研究中

含 phoD 基因微生物群落的优势类群大多参与氮

循环，表明土壤中的氮、磷循环密切相关[34-35]。

例如 Bradyrhizobium lablabi、 Mesorhizobium 
sp. 、 Sinorhizobium meliloti 、 Bradyrhizobium 
erythrophlei 在共生固氮方面具有重要功能[36]，

Pseudomonas stutzeri 在土壤反硝化作用方面具

有重要作用[37]。长期来看，微生物与植物在氮

素竞争中处于劣势[38]。编码 phoD 基因的主要

属通过固定大气中的 N2 来缓解自身生长过程

中的氮限制[39]。根际是微生物和酶分布的热点

区[12]，有研究发现，根际土壤中磷酸酶活性和

phoD 基因丰度呈显著正相关[16]。本研究中根际

土壤中含 phoD 基因细菌群落的优势物种与磷

酸酶活性与 AP 均呈显著相关(图 5G)，表明根

际效应可能通过调控磷酸酶活性影响土壤中有

机磷的矿化，进而对根际土壤中 AP 的含量产

生显著影响。 

3.2  供磷水平与根际效应对含 phoD 基因

细菌网络复杂性和稳定性的影响 
微生物共现性网络可以揭示物种之间复杂

的相互作用，深入理解微生物组的复杂性[40]。

微生物网络复杂性可以通过计算网络拓扑参数

(如节点数、连接数、聚类系数、模块化等)来评

估[41]。相比土体土壤，根际土壤中的碳源更丰

富，研究发现植物通过光合作用固定的碳约有

17%通过根系渗出释放到根际土壤中[42]。施肥

条件下，这些额外的碳源促进了物种的共存，

减少了物种之间的竞争[43-44]，这也与我们计算

的正负内聚力比一致(图 4A)。网络的复杂性还

会影响到微生物群落的稳定性[45]。本研究中施

磷处理微生物网络的鲁棒性在根际土壤中增

强，而在土体土壤中减弱(图 4B)，与之前的研

究一致 [20,46-47]，即复杂的相互作用减弱了网络

的稳定性。原因可能是物种间相互作用的增强

会导致微生物互作过程中不稳定性的耦合，削

弱物种间的相互作用通常会促进群落的稳定 
性[19,47]，因此，弱相互作用形成的生态网络比

强相互作用形成的生态网络更稳定。也有相似

的研究表明，食物网中一些关键类群相互作用

强度的增加会破坏营养级之间的稳定性[48]。但

也有研究表明，微生物生态网络越复杂，群落

的结构与功能也更稳定[49]。因此，土壤微生物

群落中网络复杂性与群落稳定性的关系仍需深

入探究。 
微生物群落的稳定性与多种因素密切相

关。本研究中含 phoD 基因细菌群落的优势物

种及土壤化学性质(包括 TN、AP、Pt)在根际土

壤中与群落的稳定性显著正相关，而在土体土

壤中则无相关，表明根际效应和供磷水平在提

高磷有效性和网络稳定性方面可能发挥协同且

关键的作用。网络的稳定性与生态系统的功能

之间存在密切联系[19]。根际微生物在提高作物

耐受胁迫及营养元素转化方面具有重要作用，

之前的研究发现，根际微生物最主要的功能是

提高植物的非生物/生物抗逆性，其次是参与土
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壤养分循环[50]。本研究发现，根际微生物群落

的稳定性与酸性磷酸酶呈显著正相关，而土体

土壤中含 phoD 基因细菌群落的网络稳定性与

磷酸酶之间具有较强的负相关(图 5G，图 6B)，
表明含 phoD 基因细菌群落在根际土壤中可能

以提高作物抗逆性为主，进而促进根际酸性磷

酸酶的分泌，然而在土体土壤中面临磷胁迫时，

可能以提高自身的稳定性、抗性为主；随着碱

性磷酸酶的分泌，土壤中的 AP 增加，磷限制

得到缓解，微生物群落的稳定性减弱，此时主

要承担养分循环的功能。 

4  结论 
在长期玉米-小麦轮作的石灰性土壤中，随

着供磷水平的增加，AP 和 ALP 在根际和土体

均显著提高。在相同供磷水平下，根际土壤中

phoD 基因丰度和含 phoD 基因细菌群落的 α 多

样性高于土体土壤。AP、Po 和 Pt 是影响含 phoD
基因细菌群落的主要因素。相比于不施磷肥处

理(P0)，施磷肥处理(P50、P200)条件下，根际

土壤中含 phoD 基因细菌群落在网络结构简单

但更稳定，而在土体土壤中网络结构复杂但不

稳定。含 phoD 基因微生物群落的优势类群与

磷酸酶活性、网络的复杂性和群落的稳定性在

根际土壤中显著相关，然而在土体土壤中不相

关。因此，供磷水平及根际效应协同影响 phoD
基因丰度、含 phoD 基因细菌群落的 α 多样性、

优势物种、网络的复杂性及群落的稳定性进而

影响土壤中磷酸酶的分泌。这为利用生物学途

径提高土壤中有机磷的利用率提供科学依据。 
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